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Programas de melhoramento genético animal atualmente utilizam softwares para realização de 
avaliações genéticas importados, via de regra desenvolvidos por Universidades estrangeiras, 
devido à ausência de produtos similares no mercado interno. Como resultado, observa-se uma 
dependência tecnológica do setor em relação a esses fornecedores, além de um custo anual com 
licenciamento de software que pode chegar ao patamar dos 30.000 dólares/ano.
Desde 2014, as Embrapas Informática Agropecuária e Gado de Corte e o programa Embrapa/
Geneplus vêm desenvolvendo uma solução computacional para realizar avaliações genéticas 
em grandes populações de animais. Resultado dessa colaboração, o brbv e seu aplicativo brblup 
associados têm por objetivo tanto prover independência tecnológica aos programas de melhoramento 
genético animal nacionais quanto fomentar pesquisa e desenvolvimento nacionais no tema.
Este tutorial apresenta uma parte do resultado obtido até o presente momento no desenvolvimento 
do brbv e seus aplicativos. Trata-se de um passo a passo para iniciantes com a apresentação de 
diversos exemplos que ilustram tanto a forma de especificar uma gama de modelos utilizados na 
avaliação genética de animais como a utilização brblup para obtenção dos correspondentes valores 
genéticos.







Instalação .......................................................................................................................................  11
Aplicando o Brblup a Conjuntos de Dados .....................................................................................  13
Considerações Finais ..................................................................................................................... 40
Referências .................................................................................................................................... 41
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Introdução
Programas de melhoramento genético animal têm por objetivo promover o aumento de alelos 
desejáveis em uma população, identificando os indivíduos superiores para características de 
interesse da cadeia produtiva, particularmente aquelas de importância econômica. Para isso, faz-se 
necessária a realização de avaliações genéticas que, a partir de dados fenotípicos e genealógicos, 
utilizam modelos genético-estatísticos para predição do valor genético de cada indivíduo para as 
diferentes características de interesse (Menezes et al., 2013).
Embora a literatura mundial seja rica em modelos genético-estatísticos, cada vez mais acurados e 
complexos, não se observa a sua adoção em rotinas de avaliação dos programas de melhoramento 
de gado de corte no Brasil (Menezes, 2013). Dentre as razões que explicam esse fato, está o aces-
so restrito que os programas de melhoramento genético nacionais têm a softwares com capacida-
de de realizar avaliações genéticas de grandes populações, utilizando modelos mais complexos. 
Atualmente, todos eles utilizam softwares importados, via de regra desenvolvidos por Universidades 
estrangeiras, devido à ausência de produtos similares no mercado interno. Como resultado, obser-
va-se uma dependência tecnológica do setor em relação a esses fornecedores, além de um custo 
anual com licenciamento de software, que pode chegar ao patamar dos 30.000 dólares/ano.
O projeto MaxiDep (Menezes, 2013) teve como um de seus objetivos a redução desse ‘gap’ tec-
nológico, tanto desenvolvendo uma solução computacional capaz de realizar avaliações genéti-
cas em grandes populações de animais quanto fomentando pesquisa e desenvolvimento no tema. 
Resultado desse projeto, o software brblup é uma solução totalmente desenvolvida pela Embrapa, 
no escopo do programa de melhoramento genético Embrapa/Geneplus. Ela é distribuída como um 
pacote Python e disponibiliza uma interface de ‘linha-de-comando’ para resolução de modelos ge-
nético-estatísticos em avaliação genética animal, utilizando funcionalidades implementadas em um 
segundo pacote Python denominado brbv, também desenvolvido pela Embrapa. Essas funcionali-
dades contemplam a especificação e resolução, utilizando Best Linear Unbiased Prediction (BLUP) 
(Mrode, 2014), de diferentes modelos de avaliação bem como o cálculo das correspondentes acurá-
cias. Além disso, um terceiro pacote Python, que provê funcionalidades para preparação de dados, 
denominado  brtools, também acompanha a distribuição do brblup.
O presente tutorial é um passo a passo para utilização do software brblup, incluindo a instalação 
dos pacotes brbv, brblup e brtools, e focando em um conjunto de exemplos ilustrativos das funcio-
nalidades que estes softwares provêm. As demais seções do presente documento encontram-se 
organizadas da seguinte forma: a) a seção ‘Pré-requisitos’ apresenta os pré-requisitos necessários 
para instalação dos pacotes brbv, brblup e brtools; b) a seção ‘Instalação’ apresenta os procedi-
mentos de instalação, propriamente ditos; enquanto que c) a seção ‘Aplicando o brblup a conjunto 
de dados’ apresenta o uso do brblup com dez diferentes conjuntos de dados; os comentários finais 
e bibliografias relevantes são apresentados nas seções; d) ‘Comentários finais’; e e) ‘Bibliografia’.
Pré-requisitos
Os pacotes brbv, brblup e brtools foram desenvolvidos para o sistema operacional Linux/Ubuntu 
(release 18.04), utilizando a linguagem de programação Python (versão 3.6.8) e os seguintes 
pacotes associados: Numpy (versão 1.17.2), Scipy (versão 1.3.1) e Pytables (versão 3.5.2). Caso 
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esses pacotes ainda não tenham sido instalados, é preciso executar os seguintes comandos em um 
terminal (shell do Unix):
> sudo apt-get upgrade
> sudo apt install python3-pip
> sudo apt-get install libhdf5-dev
> sudo apt install python3-numpy python3-scipy
A utilização da ferramenta Virtualenv (versão 16.7.5) permite que os passos contidos neste tutorial 
sejam executados em um ambiente totalmente isolado da instalação default de Python. Também 
é possível criar diferentes ambientes virtuais, independentes entre si, tal que em caso de necessi-
dade, o tutorial pode ser executado diversas vezes, de forma independente, bastando utilizar dife-
rentes ambientes virtuais para cada caso. Por fim, ao longo deste tutorial, será assumido que todos 
os arquivos utilizados estejam organizados sob um mesmo subdiretório (ex: demo-brblup-v3). Para 
criar o ambiente virtual, executam-se os seguintes comandos no mesmo terminal:
> sudo apt install virtualenv
> mkdir demo-brblup-v3
>  cd demo-brblup-v3
> virtualenv -p /usr/bin/python3 venv
Running virtualenv with interpreter /usr/bin/python3
…
Installing setuptools, pip, wheel...
done.
Note que o comando virtualenv cria um subdiretório denominado venv sob o subdiretório demo-br-
blup-v3. É neste subdiretório que ficarão armazenados os arquivos correspondentes à instalação 
virtual de Python, e onde serão instalados os pacotes brbv, brblup e brtools. A utilização da opção 
-p /user/bin/python3 garante que essa instalação seja baseada na versão 3 de Python. Para ativar 
o ambiente virtual criado, deve-se utilizar o seguinte comando:
> source venv/bin/activate
(venv) >
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O prompt (venv) indica que o ambiente virtual está ativo, ou seja, que todos os comandos Python 
executados nesse ambiente utilizam as versões que foram instaladas no ambiente virtual. Ao final 
de uma seção de trabalho, para desativar o ambiente virtual, deve-se executar o seguinte comando:
(venv) > deactivate
>
A partir da próxima seção, será assumido que todos os comandos serão executados com o ambien-
te virtual (venv) ativado e que o diretório de trabalho é o diretório ‘…./demo-brblup-v3/’ .
Instalação
Para utilizar o software brblup é preciso instalar dois pacotes Python: brbv e brblup. Adicionalmente, 
para utilização de funcionalidade de apoio à preparação de dados, deve-se também instalar o 




Para instalação desses pacotes utiliza-se o processo padrão de Python (utilização do comando 
pip3), apenas assegurando que o pacote brbv preceda a instalação dos outros dois pacotes. Para 
instalação dos três pacotes, deve-se executar os seguintes comandos:




Installing collected packages: numpy, scipy, six, numexpr, mock, tables, brbv
Successfully installed brbv-1.0.0 mock-3.0.5 numexpr-2.7.0 numpy-1.17.2 scipy-1.3.1 six-1.12.0 
tables-3.5.2




1 Os nomes dos arquivos de distribuição podem variar de acordo com a versão do software e a modalidade da distribuição.
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Installing collected packages: brtools
Successfully installed brtools-2.0.0




Installing collected packages: brblup
Successfully installed brblup-3.0.0
Se o processo de instalação tiver sido bem-sucedido, os seguintes comandos passam a ficar dis-
poníveis para execução:  brblup_app e brtools_app. Para verificar se os mesmos se encontram 
disponíveis no ambiente virtual, execute cada um deles com a opção –help, conforme exemplificado 
abaixo para o caso de brblup_app:
(venv) > brblup_app –help
usage: brblup [-h] [-i CONF] [-o OUT] [-p PROG] [-r PROC] [-b INBREED]
              [-k BLOCK] [-t TOL] [-n NITER]
Mixed model solver (BLUP). Version 3.0.0.
optional arguments:
  -h, --help            show this help message and exit
  -i CONF, --input CONF
                        input: path to model specification file (XML format).
  -o OUT, --output OUT  output: path to solution (CSV format).
 
  -r PROC, --processing PROC
                        processing: storage mode (memory or disk).
  -k BLOCK, --block BLOCK
                        algorithm: block preconditioning specification (0 to
                        9).
  -p PEV, --pev PEV     pev: calculate pev option (yes or no). Default: No
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  -t TOL, --tol TOL     algorithm: solution error tolerance.
  -n NITER, --niter NITER
                        algorithm: maximum number of iterations.
Aplicando o brblup a conjuntos de dados
Esta seção ilustra a utilização do software brblup (comando brblup_app) por meio de uma série de 
exemplos, sendo oito deles (exemplos 1 a 8) exemplos didáticos apresentados por Mrode (2014), 
um baseado em dados gerados artificialmente por meio de simulação computacional (Simulado_7) 
e um (senepol1) referente a um conjunto de dados reais de animais não identificados da raça 
Senepol. Para cada exemplo serão apresentados o arquivo de configuração, em formato xml, e que 
define: a) o modelo genético-estatístico e parâmetros utilizados; b) os comandos para execução do 
software brblup; e c) a saída resultante (solução do modelo). Considera-se que todos os conjuntos 
de dados estão organizados sob o diretório ‘…./demo-brblup-v3/tests/data’. A correção da maio-
ria das soluções obtidas por meio de brblup pode ser verificada junto à sua referência de origem 
(Mrode, 2014), a menos de diferenças de precisão numérica. Para os demais exemplos, bem como 
para alguns dos casos apresentados por Mrode (2014), comentários a respeito de eventuais espe-
cificidades serão apresentados junto às apresentações dos próprios exemplos.
Exemplo 1. Modelo Animal
O exemplo 1 (Mrode, 2014) é um modelo animal univariado que avalia o ganho de peso dos animais 
antes da desmama como característica de interesse e considera o sexo como efeito fixo. A variância 
genética considerada é igual a 20 e a variância residual igual a 40. Os arquivos de dados podem ser 
encontrados no diretório ‘tests/data/mrode_3.1’ e a especificação do modelo no arquivo de configu-
ração ‘tests/data/mrode_3.1/conf.xml’, reproduzido a seguir.
<?xml version=”1.0”?>
<brblup>
  <dataset filename=”tests/data/mrode_3.1/data.csv”>
    <!-- traits -->
    <trait type=”real” column=”2” levels=”1”/>
    <!-- effects -->
    <effect type=”alpha” columns=”0” levels=”8”/>
    <effect type=”alpha” columns=”1” levels=”2”/>
  </dataset>
  <model>
    <!-- one equation for each trait -->
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    <equation trait=”0” effects=”0,1”/>
    <!-- residual covariances -->
    <covariances>40</covariances>
    <random effects=”0” levels=”8” type=”animal_additive” source=”pedigree” filename=”tests/data/
mrode_3.1/pedigree.csv” id=”0” sire=”1” dam=”2”>
      <!-- genetic covariances. -->
      <covariances>20</covariances>
    </random>
  </model>
</brblup>
O arquivo de configuração possui duas seções principais, delimitadas pelas tags XML <dataset> 
e <model>. Na primeira são especificadas as informações sobre efeitos e características, extraí-
das do arquivo de dados e utilizadas pelo modelo genético-estatístico; enquanto que a segunda 
especifica o modelo propriamente dito (equações, grupos de efeitos genéticos e covariâncias). No 
presente exemplo:
- a tag <data> especifica que os dados encontram-se no arquivo “tests/data/mrode_3.1/data.csv” 
e que o identificador do animal encontra-se na primeira coluna (“0”). As tags aninhadas <trait> e 
<effect> especificam colunas dos arquivos de dados relevantes para o modelo e o tipo de dado a 
que cada um corresponde. Especificamente, a coluna “2” corresponde à uma característica quanti-
tativa (“real”) e as colunas “0” e “1” a efeitos qualitativos (“alpha”), o primeiro com 8 e o segundo com 
2 níveis. Note que para características e efeitos quantitativos o número de níveis não é relevante, 
sendo sempre indicado como sendo igual a “1”.
- Aninhadas na tag <model> estão as tags que descrevem o modelo: <equation>, <covariances> e 
<random>.
- a tag <equation> especifica que a primeira característica (“0”) listada na seção <dataset> é função 
da contribuição do primeiro efeito (“0”) listado na seção <dataset> mais a contribuição do segundo 
efeito (“1”) listado na seção <dataset>.
- a tag <covariances> nesse nível refere-se à covariância residual, que para o presente exemplo é 
igual a 40.
- a tag <random> especifica grupos de efeitos aleatórios e as correspondentes covariâncias. Para o 
presente exemplo, o grupo aleatório é composto apenas pelo primeiro efeito (“0”) listado na seção 
<dataset>, é do tipo “animal_additive” e possui covariância (genética) igual a 20. A matriz  de pa-
rentesco, utilizada para obtenção das covariâncias entre níveis de efeitos (animais), é construída a 
partir de um arquivo de pedigree, “tests/data/mrode_3.1/data.csv”, onde a primeira coluna do arqui-
vo (“0”) refere-se ao identificador do animal; e a segunda (“1”) e a terceira (“2”) aos correspondentes 
pai e mãe. Também é indicado que o número total de animais no pedigree é 8.
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Para resolver o modelo especificado (avaliação genética) executa-se o comando brblup_app indi-
cando como parâmetro o arquivo de configuração ‘tests/data/mrode_3.1/conf.xml’:






 Effect: 0, Type: alpha, Column: 0, Number of Levels: 8
 Effect: 1, Type: alpha, Column: 1, Number of Levels: 2
Traits:
 Trait: 0, Type: real, Column: 2, Number of Levels: 1
Equations:




 Random group: 0, Effects: [0], Levels: 8, Relation: animal_additive
  Pedigree: tests/data/mrode_3.1/pedigree.csv, id column: 0, sire column: 1, dam colu-
mn: 2
  Covariance matrix:
   20.
Setting up MME.
MME in memory. Using Block preconditioner.
running PCG algorithm step: 10 ...
Number of steps to convergence: 10.
Done!
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Com exceção da especificação do arquivo de parâmetros (opção -i), o comando brblup_app con-
siderou os valores default para as demais opções2. Um total de 10 iterações (‘brblup’ imprime uma 
mensagem a cada 10 iterações executadas) do algoritmo Preconditioned Conjugate Gradient (PCG), 
default: precondicionador de jacobi) foram executadas e o resultado gravado no arquivo de saída 
‘,/solution.csv’ (default: -o solution.csv). Para verificar seu conteúdo, utilize o comando cat do unix:












No arquivo de saída (./solution.csv), a quarta coluna de linha apresenta a solução para um nível 
de um efeito para uma característica, respectivamente especificados pelas terceira, segunda e pri-
meira colunas, sendo que a característica e o efeito são especificados pela correspondente coluna 
no arquivo de dados. Para este exemplo específico, a primeira linha do arquivo apresenta a solu-
ção, ‘0.09844457570387848’, referente ao nível “0” do efeito “0” (efeito animal) da característica 
“0”, conforme especificado no arquivo de configuração. Já a pernúltima linha apresenta a solução 
(‘0,4.358502329854957’) para o nível “0” do efeito “1” (efeito fixo sexo).
Neste ponto, vale a pena observar que os pacotes brbv, brblup e brtools adotam como padrão iniciar 
contagens a partir de ‘0’ (zero). Assim, tanto a primeira coluna de um arquivo quanto o primeiro nível 
de um efeito são indicados por ‘0’, o segundo por ‘1’ e assim por diante. Níveis de efeitos no arquivo 
de dados também seguem o mesmo padrão, ou seja, são indicados por valores inteiros iniciando a 
partir de “0” (zero).
Para obter a acurácia, bem como outras medidas de precisão, da solução pode-se utilizar a opção 
‘-p yes’ ao executar o software ‘brblup’.
(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_3.1/conf.xml -p yes
Starting blup...
…
Number of steps to convergence: 10.
2 Para verificar as opções disponíveis, execute o comando com a opção –help: brblup_app –help.
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Done!
Em adição ao arquivo de saída “solution.csv” agora também será gerado o arquivo “accuracy.csv” 
contendo a acurácia da predição, obtida pela resolução das equações de Takahasi3(บินสมประสงค์พ, 
1980) para obtenção de elementos da inversa da matriz de coeficientes do MME.










Exemplo 2. Modelo Repetibilidade
O exemplo 2 (Mrode, 2014) é um modelo animal aplicado a um conjunto de dados contendo mais de 
uma observação por animal, conhecido como modelo de repetibilidade. O exemplo considera o teor 
de gordura no leite em gado de leite como característica alvo e, além do efeito genético aditivo, tam-
bém considera o efeito ambiental permanente (genético não aditivo) e dois efeitos fixos, o parto e o 
grupo de contemporâneos (do inglês herd+year+season, HYS). A variância genética considerada é 
igual a 20, a ambiental permanente é igual a 12 e a residual igual a 12. A especificação do modelo 
encontra-se no arquivo ‘tests/data/mrode_4.1/conf.xml’, reproduzido a seguir.
<?xml version=”1.0”?>
<brblup>
  <dataset filename=”tests/data/mrode_4.1/data.csv”>
    <!-- traits -->
    <trait type=”real” column=”4” levels=”1”/>
    <!-- effects -->
3 O brblup também disponibiliza a opção ‘-enp’, que aproxima o cálculo da PEV como uma alternativa à opção ‘-pev’ para situações em 
que os recursos computacionais são insuficientes para a demanda de processamento.
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    <effect type=”alpha” columns=”0” levels=”8”/>
    <effect type=”alpha” columns=”1” levels=”5”/>
    <effect type=”alpha” columns=”2” levels=”2”/>
    <effect type=”alpha” columns=”3” levels=”4”/>
  </dataset>
  <model>
    <!-- one equation for each trait -->
    <equation trait=”0” effects=”0,2,3,1”/>
    <!-- residual covariances -->
    <covariances>28</covariances>
    <random effects=”1” levels=”5” type=”identity”>
      <!-- permanent environmental covariances. -->
      <covariances>12</covariances>
    </random>
    <random effects=”0” levels=”8” type=”animal_additive” source=”pedigree” filename=”tests/data/
mrode_4.1/pedigree.csv” id=”0” sire=”1” dam=”2”>
      <!-- genetic covariances. -->
      <covariances>20</covariances>
    </random>
  </model>
</brblup>
Observa-se que ele apresenta a mesma estrutura que o apresentado no exemplo 1, porém inclui 
um maior número de efeitos no modelo. O comando brblup_app é executado da mesma forma que 
no exemplo anterior, apenas especificando como parâmetros o arquivo ‘tests/data/mrode_4.1/conf.
xml’:
(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_4.1/conf.xml
Starting blup…
...
Number of steps to convergence: 18.
Done!
E utilizando o comando cat para verificar a solução obtida:
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Conforme explicado por Mrode (2014), existe neste exemplo uma colinearidade no sistema de equa-
ções lineares que resulta desse modelo, isto é, o sistema admite diversas soluções, razão pela qual 
ele fixa o resultado para dois dos níveis do grupo de contemporâneos em zero. Como esse proce-
dimento não foi executado neste exemplo, embora as soluções para os efeitos aleatórios coincidam 
com as apresentadas por Mrode (2014), a solução para os efeitos fixos é completamente diferente.
Exemplo 3. Modelo com Efeito Ambiental em Comum
O exemplo 3 (Mrode, 2014) é um modelo animal com efeitos ambientais em comum. O modelo a 
nimal considerado inclui o efeito genético aditivo, o sexo como efeito fixo e os grupos de irmãos 
completos como efeito ambiental em comum. A variância genética é igual a 20; a variância ambien-
tal em comum é igual a 15 e a variância residual é igual a 65. A especificação do modelo utilizado 




  <dataset filename=”tests/data/mrode_4.2/data.csv”>
    <!-- traits -->
    <trait type=”real” column=”3” levels=”1”/>
    <!-- effects -->
    <effect type=”alpha” columns=”0” levels=”15”/>
    <effect type=”alpha” columns=”1” levels=”2”/>
    <effect type=”alpha” columns=”2” levels=”3”/>
  </dataset>
  <model>
    <!-- one equation for each trait -->
    <equation trait=”0” effects=”0,1,2”/>
    <!-- residual covariances -->
    <covariances>65</covariances>
    <random effects=”2” levels=”3” type=”identity”>
      <!-- permanent environmental covariances. -->
      <covariances>15</covariances>
    </random>
    <random effects=”0” levels=”15” type=”animal_additive” source=”pedigree” filename=”tests/data/
mrode_4.2/pedigree.csv” id=”0” sire=”1” dam=”2”>
      <!-- genetic covariances. -->
      <covariances>20</covariances>
    </random>
  </model>
</brblup>
Executando-se o comando brblup_app para resolver o modelo:
(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_4.2/conf.xml
Starting blup...
…
Number of steps to convergence: 13.
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Done!
E utilizando o comando cat para verificar a solução:






















Para obter e verificar o valor das acurácias, executa-se os comandos brblup_app e cat, con-
forme apresentado a seguir:
(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_4.2/conf.xml -p pev
Starting blup...
…
Number of steps to convergence: 13.
Done!
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Exemplo 4. Modelo Bivariado com Matrizes de Delineamento 
Idênticas
O exemplo 4 (Mrode, 2014) considera um modelo animal bivariado (ganho de peso antes da desma-
ma e ganho de peso após a desmama), a mesma matriz de delineam ento e nenhum valor faltante 
nos dados. 
A covariância genética é dada pela matriz   e a covariância residual pela matriz 
O sexo é considerado como efeito fi xo. A especifi cação do modelo utilizado encontra-se no arquivo 
‘tests/data/mrode_5.1/conf.xml’, reproduzido a seguir.
<?xml version=”1.0”?>
<brblup>
  <dataset fi lename=”tests/data/mrode_5.1/data.csv”>
    <!-- traits -->
    <trait type=”real” column=”2” levels=”1”/>
    <trait type=”real” column=”3” levels=”1”/>
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    <!-- effects -->
    <effect type=”alpha” columns=”0” levels=”8”/>
    <effect type=”alpha” columns=”1” levels=”2”/>
  </dataset>
  <model>
    <!-- one equation for each trait -->
    <equation trait=”0” effects=”0,1”/>
    <equation trait=”1” effects=”0,1”/>
    <!-- residual covariances -->
    <covariances>
      40,11,
      11,30
    </covariances>
    <random effects=”0” levels=”8” type=”animal_additive” source=”pedigree” filename=”tests/data/
mrode_5.1/pedigree.csv” id=”0” sire=”1” dam=”2”>
      <!-- genetic covariances. -->
      <covariances>
        20,18,
        18,40
      </covariances>
    </random>
  </model>
</brblup>
Para resolver o modelo e verificar a solução obtida, executa-se os comandos brblup_app e 
cat, conforme apresentado a seguir:
venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_5.1/conf.xml
Starting blup...
...
Number of steps to convergence: 20.
Done!























E para obter e verificar o valor das acurácias, executa-se os comandos brblup_app e cat, 
conforme apresentado a seguir:
(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_5.1/conf.xml -p yes
Starting blup...
...
Number of steps to convergence: 20.
Done!
(venv) > cat solution.csv
Trait,Effect,Level,PEV,RELI,ACC,ACC_B

















Exemplo 5. Modelo Bivariado com Dados Faltantes
O exemplo 5 (Mrode, 2014) ilustra a utilização de conjuntos de dados contendo valores faltantes, 
uma situação muito frequente em casos reais, utilizando o mesmo modelo descrito no exemplo 4. 
A especificação do modelo utilizado encontra-se no arquivo ‘tests/data/mrode_5.3/conf.xml’, sendo 
praticamente igual à especificação do exemplo 4 (‘tests/data/mrode_5.1/conf.xml’). Para resolver o 
modelo e verificar a solução obtida, executa-se os comandos brblup_app e cat, conforme apresen-
tado a seguir:
(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_5.3/conf.xml
Starting blup...
…
Number of steps to convergence: 22.
Done!

























Exemplo 6. Modelo Bivariado com Matrizes de Delineamento Distintas
O exemplo 6 (Mrode, 2014) é construído a partir do exemplo 2 utilizando o parto para definir diferentes 
características e correspondentes efeitos fixos. A especificação do modelo utilizado encontra-se no 
arquivo ‘tests/data/mrode_5.5/conf.xml’, reproduzido a seguir.
<?xml version=”1.0”?>
<brblup>
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  <dataset filename=”tests/data/mrode_5.5/data.csv”>
    <!-- traits -->
    <trait type=”real” column=”3” levels=”1”/>
    <trait type=”real” column=”4” levels=”1”/>
    <!-- effects -->
    <effect type=”alpha” columns=”0” levels=”8”/>
    <effect type=”alpha” columns=”1” levels=”2”/>
    <effect type=”alpha” columns=”2” levels=”2”/>
  </dataset>
  <model>
    <!-- one equation for each trait -->
    <equation trait=”0” effects=”0,1”/>
    <equation trait=”1” effects=”0,2”/>
    <!-- residual covariances -->
    <covariances>
      65,27,
      27,70
    </covariances>
  <random effects=”0” levels=”8” type=”animal_additive” source=”pedigree” filename=”tests/data/
mrode_5.5/pedigree.csv” id=”0” sire=”1” dam=”2”>
      <!-- genetic covariances. -->
      <covariances>
        35,28,
        28,30
      </covariances>
    </random>
  </model>
</brblup>
Para resolver o modelo e verificar a solução obtida, executa-se os comandos brblup_app e 
cat, conforme apresentado a seguir:




Number of steps to convergence: 20.
Done!
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1,2,1,240.5497264663427
Exemplo 7. Modelo Bivariado sem Covariância Ambiental
O exemplo 7 (Mrode, 2014) ilustra o caso em que o modelo não contém covariância ambiental. 
Nele é pressuposto que os dados se referem a progênies de 3 touros nascidos no mesmo reba-
nho e que a seleção considera simultaneamente mais de um objetivo de seleção, por exemplo 
corte e leite, de forma que machos e fêmeas são criados em regimes alimentares distintos. As 
características mensuradas são peso ao sobreano para machos e produção de gordura (no leite) 
para fêmeas. O grupo de contemporâneos (HYS) foi considerado como efeito fi xo. 
A covariância genética é dada pela matriz    e a covariância residual pela matriz  




  <dataset fi lename=”tests/data/mrode_5.6/data.csv”>
    <!-- traits -->
    <trait type=”real” column=”5” levels=”1”/>
    <trait type=”real” column=”6” levels=”1”/>
    <!-- effects -->
    <effect type=”alpha” columns=”0” levels=”17”/>
    <effect type=”alpha” columns=”4” levels=”3”/>
  </dataset>
  <model>
    <!-- one equation for each trait -->
    <equation trait=”0” effects=”0,1”/>
    <equation trait=”1” effects=”0,1”/>
    <!-- residual covariances -->
    <covariances>
      77,0,
      0,70
    </covariances>
    <random effects=”0” levels=”17” type=”animal_additive” source=”pedigree” fi lename=”tests/data/
mrode_5.6/pedigree.csv” id=”0” sire=”1” dam=”2”>
      <!-- genetic covariances. -->
      <covariances>
        43,18,
        18,30
      </covariances>




Para resolver o modelo e verificar a solução obtida, executa-se os comandos brblup_app e 
cat, conforme apresentado a seguir:
(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_5.6/conf.xml
Starting blup...
...
Number of steps to convergence: 38.
Done!











































Diferente dos exemplos anteriores, os resultados obtidos neste exemplo diferem completamente 
daqueles apresentados por Mrode (2014). Para verificar a correção dos resultados obtidos, foram 
utilizadas duas estratégias distintas e que podem ser utilizadas pelo usuário para realizar suas pró-
prias verificações. A primeira baseia-se na construção de um script Python para montagem ‘manual’ 
do sistema de equações, ou seja, primeiro construir as matrizes de incidência X=[X1 0 0 X2 ]e  Z=[Z1 
0 0 Z2 ], que são utilizadas para construir as matrizes X’R−1X,  X’R−1Z, Z’R−1XeZ’R−1Z+A−1G−1, 
por multiplicação de matrizes, e os vetores X’R−1ye Z’R−1y. A partir dessas matrizes, montar o 
MME e utilizar um solver padrão (ex:  scipy.sparse.linalg.cg) para obter a solução. A segunda es-
tratégia consiste em resolver o exemplo utilizando um software conhecido e confiável, tal como o 
BLUPF90 (Misztal et al., 2018). Em ambos os casos, para o presente exemplo, obteve-se o mesmo 
resultado que o apresentado acima, a menos de diferenças em função da precisão numérica.
Exemplo 8. Modelo Animal com Efeito Maternal
O modelo do exemplo 8 (Mrode, 2014) considera, como característica, o peso de bezerros ao 
nascimento, e como efeitos fixos o grupo de contemporâneos Heard-Year-Season (HYS) e o 
sexo do animal, para estimar os efeitos genéticos direto e maternal, considerando como efeitos 
ambientais permanentes as mães com mensurações da característica do modelo.  
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Considera-se a covariância genética igual a 
a variância ambiental permanente igual a 40 e a variância residual igual a 350. A especifi cação 
do modelo encontra-se no arquivo ‘tests/data/mrode_6.1/conf.xml’, reproduzido a seguir.
<?xml version=”1.0”?>
<brblup>
  <dataset fi lename=”tests/data/mrode_6.1/data.csv”>
    <!-- traits -->
    <trait type=”real” column=”6” levels=”1”/>
    <!-- effects -->
    <effect type=”alpha” columns=”0” levels=”14”/>
    <effect type=”alpha” columns=”2” levels=”14”/>
    <effect type=”alpha” columns=”3” levels=”4”/>
    <effect type=”alpha” columns=”4” levels=”3”/>
    <effect type=”alpha” columns=”5” levels=”2”/>
  </dataset>
  <model>
    <!-- one equation for each trait -->
    <equation trait=”0” effects=”0,1,2,3,4”/>
    <!-- residual covariances -->
    <covariances>350</covariances>
    <random effects=”2” levels=”4” type=”identity”>
      <!-- permanent environmental covariances. -->
      <covariances>40</covariances>
    </random>
    <random effects=”0,1” levels=”14” type=”animal_additive” source=”pedigree” fi lename=”tests/
data/mrode_6.1/pedigree.csv” id=”0” sire=”1” dam=”2”>
      <!-- genetic covariances: direct and maternal -->
      <covariances>
        150,-40,
        -40,90
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      </covariances>
    </random>
  </model>
</brblup>
Para resolver o modelo e verificar a solução obtida, executa-se os comandos brblup_app e cat, 
conforme apresentado a seguir:
(venv) > brblup_app -i tests/data/mrode_6.1/conf.xml
Starting blup...
…
Number of steps to convergence: 36.
Done!








































O resultado obtido para os efeitos fixos é completamente diferente daquele reportado por Mrode 
(2014), o que é explicado pela existência de dependência entre eles44. Já os valores genéticos dire-
tos e maternal, bem como o efeito ambiental permanente são idênticos aos apresentados por Mrode 
(2014), a menos de diferenças em função de precisão numérica.
Exemplo 9 Modelo com Covariáveis e Outros Efeitos Aleatórios
O exemplo 9 utiliza um conjunto de dados artificial para ilustrar a especificação de modelos que 
incluem efeitos fixos e covariáveis, além de outros efeitos aleatórios independentes dos efeitos 
genéticos aditivos direto e maternal. A especificação do modelo encontra-se no arquivo ‘tests/data/
simulado_7/conf.xml’, reproduzido a seguir.
4 Existe um número infinito de soluções para os efeitos fixos. A solução apresentada neste documento e a apresentada em Mrode 
(2014), são apenas duas delas.
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<?xml version=”1.0”?>
<brblup>
  <dataset filename=”tests/data/simulado_7/data.csv”>
    <!-- traits -->
    <trait type=”real” column=”9” levels=”1”/>
    <trait type=”real” column=”10” levels=”1”/>
    <!-- effects -->
    <effect type=”alpha” columns=”0” levels=”35”/>
    <effect type=”alpha” columns=”2” levels=”35”/>
    <effect type=”alpha” columns=”3” levels=”3”/>
    <effect type=”alpha” columns=”4” levels=”2”/>
    <effect type=”alpha” columns=”5” levels=”4”/>
    <effect type=”alpha” columns=”6” levels=”4”/>
    <effect type=”real” columns=”7” levels=”1”/>
    <effect type=”real” columns=”8” levels=”1”/>
  </dataset>
  <model>
    <!-- one equation for each trait -->
    <equation trait=”0” effects=”0,1,2,6,4”/>
    <equation trait=”1” effects=”0,1,3,7,5”/>
    <!-- residual covariances -->
    <covariances>
        6.3,2.8,
        2.8,9.4
    </covariances>
    <random effects=”4” levels=”4” type=”identity”>
      <!-- non genetic covariances. -->
      <covariances>3., 0.,
                   0., 0.
      </covariances>
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    </random>
    <random effects=”5” levels=”4” type=”identity”>
      <!-- non genetic covariances. -->
      <covariances>0., 0.,
                   0., 5.
      </covariances>
    </random>
    <random effects=”0,1” levels=”35” type=”animal_additive” source=”pedigree” filename=”tests/
data/simulado_7/pedigree.csv” id=”0” sire=”2” dam=”3”>
      <!-- genetic covariances: direct and maternal -->
      <covariances>
          3.  , 0.9,0.15,0.12,
          0.9 , 2.5,0.17,0.09,
          0.15,0.17, 1.5,0.08,
          0.12,0.09,0.08,1.75
      </covariances>
    </random>
  </model>
</brblup>
Para resolver o modelo e verificar a solução obtida, executam-se os comandos brblup_app e cat, 
conforme apresentado a seguir:
(venv) > brblup_app -i tests/data/simulado_7/conf.xml
Starting blup...
….
Number of steps to convergence: 87.
Done!
(venv) > cat solution.csv
Trait,Effect,Level,Solution
0,0,0,0.27358312303707927









Para verificar a correção dos resultados, pode-se utilizar as mesmas estratégias descritas na seção 
que apresenta o exemplo 7. No presente caso, utilizando-se a primeira delas, obtém-se o mesmo 
resultado apresentado acima, com diferenças em função da precisão numérica.
Exemplo 10 utilização de dados reais
Para demonstrar a utilização do software brblup em situações reais, neste exemplo ele é utilizado 
para avaliação genética utilizando um conjunto de dados real. Também é demonstrado a utiliza-
ção do software brtools55, para auxílio na preparação de dados.  O conjunto de dados utilizado, 
denominado Senepol1 possui 98.320 animais no pedigree e 16.842 observações de animais não 
identificados da raça Senepol. O modelo utilizado é bastante simplificado, animal univariado para 
característica peso ao sobreano com o grupo de contemporâneos como efeito fixo.
Inicialmente, o conjunto de dados é pré-processado utilizando o software auxiliar brtools. O brtools 
executa uma sequência de processamentos (tag <process>), comumente utilizada na preparação 
de dados para utilização pelo software brblup, previamente especificada em um arquivo de configu-
ração (conf-brtools-0.xml), apresentado a seguir.
<?xml version=”1.0”?>
  <brtools>
   <!-- input: tests/data/senepol1/data.csv
        output: tests/data/senepol1/data.csv.sorted, pedigree.csv.sorted, map.csv
   -->
   <process name=”sort” map=”tests/data/senepol1/map.csv” suffix=”sorted”>
     <file name=”tests/data/senepol1/pedigree.csv” type=”pedigree” columns=”0,1,2”/>
     <file name=”tests/data/senepol1/data.csv” type=”data” columns=”0”/>
   </process>
5 Uma descrição mais detalhada das funcionalidades do software brtools encontra-se em documento à parte, em elaboração.  
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   <!-- input: tests/data/senepol1/data.csv.sorted, pedigree.csv.sorted
        output: tests/data/senepol1/data.csv.sorted.proc0
   -->
   <process name=”tasks” file=”tests/data/senepol1/data.csv.sorted” suffix=”proc0” ncols=”7”>
     <!-- dam column from pedigree inserted for maternal effect -->
     <task name=”recode” columns=”1”/><!--new column: recode gc_pd -->
   </process>
Neste exemplo, é realizado um pré-processamento mínimo. Especificamente, uma sequência 
de dois processamentos é especificada:
1. Ordenamento do pedigree, visando gerar um sistema de equações mais compacto. Neste pro-
cesso, os IDs dos animais nos arquivos de dados e pedigree são reatribuídos, tal que além dos 
novos arquivos correspondentes, um arquivo de mapeamento também é gerado.
2. Geração de uma nova coluna com os níveis do grupo de contemporâneo (coluna 1) recodificados.
Para executar a sequência de pré-processamentos especificada, executa-se o comando br-
tools_app, conforme apresentado a seguir:




Adding 1 column(s): Recoding.
... recoding column 1. Number of levels = 1061.
... running.
Done!
A especificação do modelo encontra-se no arquivo ‘conf-brblup-0.xml’, reproduzido a seguir.
<?xml version=”1.0”?>
<brblup>
  <dataset filename=”tests/data/data.csv.sorted.proc”>
    <!-- traits -->
    <trait type=”real” column=”2” levels=”1”/>
    <!-- effects -->
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    <effect type=”alpha” columns=”0” levels=”3129”/>
    <effect type=”alpha” columns=”3” levels=”99”/>
  </dataset>
  <model>
    <!-- equation: pd = gc + ani -->
    <equation trait=”0” effects=”0,1”/>
    <!-- residual covariances -->
    <covariances>172</covariances>
    <random effects=”0” levels=”3129” type=”animal_additive” source=”pedigree” filename=”tests/
data/pedigree.csv.sorted” id=”0” sire=”1” dam=”2”>
      <!-- genetic covariances. -->
      <covariances>179</covariances>
    </random>
  </model>
</brblup>
Para resolver o modelo, executa-se o comando brblup_app, conforme apresentado a seguir:
(venv) > brblup_app -i tests/data/senepol1/conf-brblup-1.xml
Starting blup...
…
Number of steps to convergence: 610 ...
Done!
Neste exemplo, a verificação da correção dos resultados é realizada por meio da segunda estra-
tégia descrita na seção referente ao exemplo 7, ou seja, comparando os resultados com aqueles 
obtidos utilizando o software BLUPF90. Diferente dos exemplos anteriores, nesse caso a realização 
de uma comparação da solução por meio da comparação valor a valor não é possível, devido às 
dimensões do conjunto de dados. Dessa forma, optou-se por construir um gráfico do histograma 
das diferenças entre os resultados. Considerando que os resultados obtidos utilizando o software 
BLUPF90 estejam no arquivo ‘./solutions-blupf90.csv’ e os resultados obtidos utilizando o brlup 
estejam no arquivo ‘./solution.csv’, o script abaixo constrói um arquivo (‘./compara.csv’) com duas 
colunas, cada uma delas contendo os valores genéticos ordenados, obtidos utilizando cada um dos 
softwares. Os resultados obtidos para o efeito fixo foram ignorados na comparação.
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(venv) > export LC_NUMERIC=en_US.utf8
(venv) > awk ‘{if ($2==2) print $4}’ ./solutions-blupf90 | sort -g > sf1
(venv) > awk ‘BEGIN{FNR > 1; FS=”,”} {if ($2==0) print $4}’ ./solution.csv | sort -g > sf2
(venv) > paste -d”,” sf1 sf2 > compara.csv
(venv) > rm sf1 sf2
O histograma das diferenças entre os valores das duas colunas do arquivo ‘./compara.csv’ é apre-
sentado na Figura 1. Nele, observa-se que as diferenças concentram em torno de zero com a 
imensa maioria na terceira casa decimal (entre -0.005 e 0.005) e um pequeno número na segunda 
casa decimal (maior que 0.010), sugerindo que os resultados são idênticos a menos de diferenças 
de precisão numérica.
Figura 1. Distribuição da diferença valores genéticos preditos por brblup e BLUPF90
Especificamente para este exemplo que envolve uma quantidade de dados bem maior que os de-
mais, a título de ilustração, também foi mensurado o tempo de execução da tarefa correspondente 
à leitura dos dados, montagem do MME em memória e execução das ~610 iterações para sua 
resolução, ou seja, excluindo a tarefa de preparação dos dados. Considerando um Desktop com 
arquitetura x86_64, 8 CPUs modelo Intel(R) Core(TM) i7-2600K CPU @ 3.40GHz com 16GB de ca-
che e sistema operacional GNI/Linux Ubuntu 18.04.3 LTS, a tarefa foi executada em 28 segundos.
Comentários Finais 
O software brblup apresentado nas seções anteriores implementa funcionalidades para obtenção de 
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Atualmente, uma nova versão do brblup encontra-se em desenvolvimento no escopo do projeto 
BRBIFE (Silva, 2019) para inclusão de dados genômicos em seu procedimento de avaliação.
Neste tutorial foram apresentados os procedimentos básicos de instalação do software brblup, bem 
como sua utilização, por meio de dez diferentes exemplos, em um ambiente de trabalho isolado do 
ambiente Python do sistema operacional. Para cada exemplo, para demonstrar a correção do resul-
tado obtido, este foi comparado com uma solução alternativa. Indicações foram apresentadas para 
que o próprio usuário possa realizar suas verificações. Espera-se, com isso, que ao final do tutorial 
o usuário do brblup esteja habilitado a iniciar a sua utilização como ferramenta para avaliação ge-
nética de populações de animais.
Por fim, cabe observar que a versão do brblup a que se refere este tutorial foi desenvolvida para uti-
lização no escopo do programa de melhoramento Embrapa/Geneplus e, portanto, é de uso restrito.
Uma versão para uso geral encontra-se atualmente em desenvolvimento.
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